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あらまし
巡回セールスマン問題（ＴＳＰ）に対する遺伝的アルゴリズムの交叉法として，形質の遺
伝を重視した，山村らのサブツアー交換交叉がある。この交叉法は，子孫生成以前に二つ
の順列に対して共通するサブツアー（共有サブツアー）をすべて列挙する必要があり，山
村らはその列挙にＯ("5)の時間を費やしている.本論文では，サブツアー交換交叉で対象
となる共有サブツアーの選び方を￣部簡略化した，完全サブツアー交換交叉（CSE-X）に
ついて記述する。CSE-Xではその列挙がｏ("）の時間で実現されることを示す。更に数
値実験では,要素数50万までの一様分布で発生したランダムな順列に対する共有サブツアー
数，その長さ等について検討する。またＴＳＰのベンチマーク問題集TSpLIBを用いて
実際の動作傾向について検討を加える。
１．まえがき
遺伝的アルゴリズム（geneticalgorithm,ＧＡ)''2)は，生物の進化過程にヒントを得た探
索アルゴリズムで，さまざまな組合せ最適化問題や応用問題3)に適用され,極めて優れたロ
バスト性を持っている。一般にＧＡは，選択，交叉，突然変異とよばれる三つの遺伝的操
作によって探索が進められ，解空間に対して大域的な探索が非常に優れ，良好な解を算出
できる解法である。
近年のＧＡにおいては，順序づけ問題に対して二つの111頁列に共通して含まれる区間を用
いる交叉法が数多く提案されている7,10,12,13,18,28)。つまり，その区間を利用することで,親の
形質をできる限り破壊しない試みがなされている。その他にもさまざまな異なる交叉法が
文献21,22,23,24,25,26,27)で紹介されている。
山村ら7)は,順序づけ問題の一つである巡回セールスマン問題(travelingsalesmanproblem，
TSP）に対して形質の遺伝を重視したサブツアー交換交叉を提案した（文献12,13)ではジョ
ブショップスケジューリング問題に適用されている)。この交叉法は，二つの親に含まれる
サブツアーを形質と見なし，後世に継承することを重視した方法で､，子孫生成以前にその
二つの親（順列）に共通して含まれる区間（共有サブツアー）をすべて列挙する必要があ
234 片山謙吾・成久洋之
る（Bradylo)の交叉も同様の列挙を必要とする)。なお，山村らはその列挙にＯ("5）時間
を費やしている。
一方,柳浦ら8)は，共有区間列挙問題および共有相補区間列挙問題の両方を解くことによ
りＯ("2)時間の共有サブツアー列挙アルゴリズムを提案し，一様分布により生成されたラ
ンダムな順列に対しては,その共有サブツアー数の期待値が通常の１１項列の場合に２＋Ｏ("-1)(〃
之５)以下（円環状の順列では４＋Ｏ("-1)）であると報告している。
本論文では，山村らのサブツアー交換交叉やBradyの交叉で対象とした部分集合のサブ
ツアーとは一部異なり，サブツアーの方向性を重視した部分集合を扱う，完全サブツアー
交換交叉'8A20)について紹介する。二つの順列に含まれるすべての共有サブツアーの列挙が
Ｏ(")の時間で可能であることを示す｡更にその共有サブツアーの数が,実験的側面からど
の程度に上るかを要素数50万までの一様分布で発生したランダムな順列について検討する。
そこでは，二つの順列に共有サブツアーが全く含まれない割合が13～14(％)あることなど
を示す。また，ＴＳＰのベンチマーク問題集TSPLIBを取り扱い，完全サブツアー交換交
叉の実際の動作傾向についても検討する。そこでは，比較的良質の解を算出し，候補解に
対する多様性の点でも優れた交叉法であることを示す。
２．完全サブツアー交換交叉について
完全サブツアー交換交叉l8L2o)は,サブツアー交換交叉やBradyの交叉で対象としたサブ
ツアーの選び方を－部簡略化している。以下，その違いを明確に記述する。
２１サブツアー交換交叉
親の形質を子孫に継承する交叉法のひとつにサブツアー交換交叉7)がある。これは，ＧＡ
の成功を助けるbuildingblocks''2,7)の蓄積のために部分的に成功しているサブツアーを破
壊しないように配慮されている。更に実行不可能解を生成せず，ＧＡ本来の振る舞いに適
合した性質を持つ交叉法て､ある。この交叉法は，二つの親に共通する部分集合を共有サブ
ツアーと考慮し，それを列挙した上で子孫が生成される。なお，山村らはその列挙にＯ("5）
の時間（但し，高速化のためサブツアーの縮約にＯ("2)を要する）を必要とした。また，
Brady1o)の交叉でも同様な共有サブツアーが扱われている（なお，文献'1)にもBradyの交
叉の紹介がある)。
図ｌは，要素数が10の親Ａ（ａ６ｃＱ/ｅ／ｇﾉﾉ／/）と親Ｂ（ｅノノｂｇ／ｃｚｊｃ６ａ）に
対するサブﾂｱｰ交換交叉の交叉例を示す｡対象となる共有サブﾂｱｰは,親AlB7-云司と
匹亟であり,親Bの囮と皿である｡サブﾂｱｰ交換交叉では,親Aの[左-百~Z71
と親BのE-瓦~Z71のように点の順番が互いに異なっても,サブツアーとしての部分集合が一
致している場合には，共有サブツアーとして列挙ざれ子孫を生成する。例えば，子１では
親Bの画を親Aの応Tﾃｰﾌﾟ]の部分へ組み込む操作を施している。また,子4では親Ｂ
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親A(α1万~百~ﾖ,e,Ｅ;-百Ｆフル,/）
親B(e,/,[万-瓦-7],α,/,両ｦ;~Z71）
↓
子'(α,F;~瓦-コ,。,『~三~771〃）
子2(α’１万;~亘~ﾖ,ＧＦＴ三~71,/,/）
子3(α,E;-瓦~ﾖ,eF-三-71,/,/）
子4(α,lzZ-5;-コ,ｅＵＦ三~771,バノ）
子5(ａ/１７;~瓦~71,α,/,|で;-5;-ｺ）
子6(e,/,P7;-瓦-7],α,/,広下;-771）
子7(e,/１７;~盲〒71,α,/ＩＦ;-F;~て71）
子8(e,/,[7Z-瓦-7],α,jIZZT;~､）
図１サブツアー交換交叉の例
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の囮の逆方向lZZ~瓦~で]を組み込んでいる｡残りの子孫も,同様な操作により生成する。
２．２完全サブツアー交換交叉
文献20)で報告された交叉法は，二つの親に共通する全く同じ方向性を有するサブツアー
（逆方向のサブツアーも含む)を共有サブツアーとして列挙し子孫を生成する方法である。
すなわち，サブツアー交換交叉で対象にした共有サブツアーの選び方を一部簡略化した共
有サブツアーを扱う。従って，完全に一致した方向性を持つ共有サブツアーを扱う観点か
ら完全サブツアー交換交叉（completesubtourexchangecrossover,CSE-X)とよばれる。
図２は，対象となる共有サブツアーが両親に２つ存在する場合のCSE-Xの交叉例を示
す。なお，図ｌで使用した親Ａ，Ｂと同じ両親を扱い，両交叉法の列挙されるべき共有サ
ブﾂｱｰの相違を明確に示す｡図２で対象となる共有ｻﾌﾞﾂｱｰは,親Aの□とE;~三-７，
親Bの皿と回である｡例えば,図1のサブﾂｱｰ交換交叉では親AのE;~言~Z71と親
BのF;-瓦~ﾖが共有サブツアーとして考慮されるが,CsE-xでは，それを共有サブﾂｱｰ
として考慮に含めない｡よって図2のCSE-Xでは,親Aの回と親Bの□が共有サブ
ツアーの対象となり，αはその対象から外す。つまり，CSE-Xで対象となる共有サブツ
アーは，その部分集合の方向性が互いに同一，または対称になる場合のみが考慮される。
そのような共有サブツアーを対象とすることにより，次の〃で示す高速な共有サブツア
ー列挙アルゴリズムが可能となる。
子孫の生成は，図２に示すように，列挙された共有サブツアーの逆方向も含めて生成さ
れる。もし，両親に対象となる共有サブツアーがＳ"６個ある場合は，２×2s辺６－２個の子
孫が生成される。
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３．共有サブツアー列挙アルゴリズム
３．１定義
本節では，１１頂列(本論文は通常の順列を扱う)，共有サブツアーの区間およびその区間長
の定義を与える。
順列１Ｖ＝{1,…,〃｝をぴ：ｊＶ→１Ｖで表し，ｊ番目の要素がノであることをぴ(/）また
は，ぴ-1(ﾉ)＝ｊとし，二つの順列は。A,びBとする。びん伽のそれぞれの区間は［ＪＭ》J,[/b，
池](但し，区間長は，２二|，弓A-ZA|＋１≦〃－２，２二|ね－ん|＋１二〃－２である。なお，｜m
-JAlおよび'γＢ―ん|は絶対値である。また,＋ｌは区間長を２以上とするためである）で，
条件
{｡A(ｊ)|ｊｅ[ム,ね]}＝(ｏＢ(/)|に[ん,池]｝ (1)
を満たすものとする8)。
３．２０(")時間の列挙アルゴリズム
文献8)では，共有区間列挙問題および共有相補区間列挙問題の両方を解くことにより，共
有サブツアーの列挙が。("2)時間で可能であることが報告された。そこでは，二つの順列
における共有サブツアーの最大位置と最小位置の差がどちらの順列とも等しい事実に基づ
いているのに対して，ＣＳＥ－Ｘで用いられる列挙アルゴリズムは，常に二つの順列における
共有サブツアーの各要素間の距離が互いに等しい事実に基づいている。つまり，暫定的に
順列。Ａの/番目（ノー’,…,〃－，）の要素が決定されたとき，条件
l〃'(｡A(/))－〃'(｡A(/＋1))|＝１ (2)
となる事実を利用することで共有サブツアーの列挙をＯ(")時間で可能にしている。その
列挙アルゴリズムを図３に示す。但し，〃’（Ｏ(")で実現可能）は，列挙アルゴリズムの
処理以前に準備しておく。
図３は共有サブツアーの列挙およびその数，長さも算出できるように記述されている。
変数〃"腕は二つの順列に存在する共有サブツアーの数，ん〃は一つの共有サブツアーの
長さ，／Ｚｔｚｇは条件文で使用され，付属的な変数である。このアルゴリズムは，どちらか一
つの順列に基準が置かれ（図３では。Ａである)，主に一つのｆｏｒ文と三つのｉｆ文で構成
される。
簡単に列挙アルゴリズムを説明する。まずstepO7では，一時的に共有サブツアーにな
りうる候補要素が置かれている順列の位置番号を保持しておく。（なお，/のインクリメン
トはstepllとstepl8で行われる｡）次に。Ａの候補要素からのノＢと，保持されていた
γigﾉ）んとの距離が１もしくは－１（stepl4は条件(2)と同等）の時は，共有サブツアーにな
りうる部分集合が一時的に決定される。もしその距離がstepl4の条件を満たさないなら
ば，共有サブツアーになりうる範囲を超えたものと考えることができる。また共有サブツ
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［共有サブツアー列挙アルゴリズム］
０１：ｂｅｇｉｎ
ｏ２：／〃ｇ:＝０;”池：＝０;/e〃:＝ｌ；
０３：ｆｏｒノーｌｔｏ〃ｄｏ
Ｏ４：begin
０５：ム：＝/；
０６：ノβ:＝巧'(ぴA(ﾉﾊﾞ)）；
０７：ｉｆ肋ｇ＝Ｏｔｈｅｎ
Ｏ８： ｂｅｇｉｎ
Ｏ９： ノビ//Ａ：＝ノＡ；
１０： ノ2//β：＝/β；噸〃β：＝/β；
１１： ／hzg：＝１；/：＝ノ＋１；
１２：ｅｎｄ
ｌ３：ｅｌｓｅ
ｌ４： ｉｆlγｊｇﾉz/８－/β|＝１ｔｈｅｎ
ｌ５： ｂｅｇｉｎ
ｌ６：γ垣ﾙﾉﾍ:＝/Ａ；
１７：γig"ルーム；
１８： /：＝/＋１；と〃：＝に〃＋１；
１９：ｅｎｄ
２０：ｅｌｓｅ
２１： ｉｆと〃＞１ｔｈｅｎ
２２： ｂｅｇｉｎ
２３： ／Ａ：＝ノビ//Ａ；γＡ：＝）'jg｢ﾙﾉﾊ；
２４： ノβ:＝ノビノノβ；γβ:＝ぬ"/β；
２５：Ｓａｖｅ［ﾉﾍ,γJ,［/８，γβ]ａｎｄﾉｾ〃ofthesubtour；
２６：〃〃柳：＝〃〃加十ｌ；
２７：ｅｎｄ
２８： ／hzg:＝０;ノセ〃：＝１；
２９：ｅｎｄｆｏｒ
３０：ｏｕｔｐｕｔｔｈｅａｌｌｓａｖｅｄｄａｔａａｎｄ〃皿加ofthesubtours；
３１：end・
図３２つの順列に対するＯ(〃）時間共有サブツアー列挙アルゴリズム
アーとなるためにはその長さが２以上であるので，それをstep21で判定し，共有サブツ
アーを構成した区間，その長さを保持し，〃"”に１を加算する。そしてこの処理を繰り返
し，最後に二つの順列に存在した共有サブツアーの数，その区間ならびにその長さを出力
することにより，Ｏ("）時間列挙アルゴリズムを終了する。
４．共有サブツアーに関する実験と考察
一様分布で発生した二つの順列。A,ぴβに対して，文献8)では共有サブツアー数の期待値
は，要素数〃が５以上の時，２＋Ｏ("-1)以下であることが示された。本実験では，二つの
順列の要素数〃が５～５×105の場合について実験的側面から検討する。実験には，３２ＭＢ
のメモリーを有したＳｕｎ４／５（microSPARCII110MHz）上にＣ言語を使用した。
表１は，各要素数に対して一様分布で生成された二つの順列に存在する共有サブツアー
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の数，その長さならびに処理に要した平均計算時間（図３の列挙アルゴリズムと〃'に必
要な計算時間が含まれる）を各要素数につき試行回数1000回の結果を示す｡共有サブツアー
数および共有サブツアー長でのmax，avg，ｍｉｎは，試行回数1000回で算出された最大値，
平均値，最小値をそれぞれ示す。なお，102の要素数までの平均計算時間は，処理が極めて
高速であるため省略する。また，表２は各要素数に対して算出された共有サブツアーの数
別の割合(％)を示す。
まず，計算時間について検討する。表ｌでは，順列の要素数が各２倍，５倍ずつ増加す
る場合の実験を行っている。よって○(")時間の列挙アルゴリズムでは処理される計算時
間が各２倍，５倍ずつ増加することが期待される。しかしながら，実際にはやや不規則な
計算時間の増加が示された。これは計算時間を計測する時間関数の精度の問題が多分にあ
ると考えられる。
表ｌから５×101以上では，共有サブツアー数は平均的に２であり，最大値では多いもの
で９あるが，最小値では全要素数を通して共有サブツアーの存在しない場合があることを
確認できる。また長さでは平均的に２である。表２から，その共有サブツアーが存在しな
い割合が，１３～14(％)前後であることがわかる。また，柳浦9)によれば，表２に示した結果
は，理論値に非常に近いものであった。
次に表１，２の実験結果から以下のことをまとめる。
表１各要素数に対する共有サブツアー数，長さ，平均計算時間の実験結果（試行回数：各1000回）
要素数〃
ｍａｘ
サブ゛ツアー数ａｖｇ
ｍｌｎ
ｍａｘ
サブツアー長ａｖｇ
ｍｌｎ
冒十算時間ａｖｇ(sec）
５
２
０ｉｎ
４
２．１６６
２
１０’
４
１．４００
０
４
２．１２０
２
５×１０１
６
１．９４８
０
３
２．０１４
２
１０２
６
１:？］
３
２．００９
２
５×１０２
８
１．９６８
０
３
２．００４
２
０．００１
103
８
１．９５５
０
３
２．００２
2
0.00,
５×１０３
７
２．０３０
０
２
2.000
２
０．０１０
１０４
９
２．０１３
０
２
２．０００
2
0.021
５×１０４
９
２．０５６
０
２
２．０００
２
０．１１５
１０５
７
２．００４
０
２
２．０００
２
０．２５１
５×１０５
８
１．９５５
０
２
２．０００
２
１．３９０
表２共有サブツアーの数別の割合(％）
〃数
０
１
２
３
’
４
５
６
７
８
９
素要 ５｜汕蹄岬
、｜皿、麺皿叩
５×１０１
１３．０
２７．６
２８．８
１７．７
9.0
２．９
１．０
〃｜唖皿獅、皿率、
５×１０２
１１．９
２９．０
２８．７
１８．０
７．４
３．６
１．１
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・５０以上の要素数においては共有サブツアーの数は平均的に２前後で抑えられる。
・103まで･の要素数に対しては共有サブツアーの長さは最長で３，４であるが，それ以上
の要素数では，３以上になることは極めて少ない。
・５０以上の要素数において共有サブツアーが存在しない割合は,１３～14(％)前後である。
本実験から，一様分布で生成された二つの順列に対する共有サブツアーは存在しない場
合が13～14(％)前後の割合で発生することを確認した。これは二つの順列の共有区間を利
用する交叉法を用いる場合において，少ない割合であるとは考えにくい。更に共有サブツ
アーの長さも要素数によるが平均的に３以上になることは望めない。よって，サブツアー
交換交叉に類似した交叉法を利用する場合には，初期世代からランダムで生成された解よ
りは，共有区間の数がある程度見込まれる，比較的質の良い解を用いた方が効率化の面ま
た利用面から賢明であると考えられる。
５．TSPLIBによる動作実験と考察
完全サブツアー交換交叉（CSE-X）はさまざまな順序づけ問題に適用可能であるが，こ
こでは巡回セールスマン問題を具体例として取り上げ,CSE-Xの実際の動作について検討
を加える。
５．１巡回セールスマン問題とコード化
巡回セールスマン問題（ＴＳｐ）4,6,16)は，〃個の点から構成される無向完全グラフＧ＝
(Ｖ,Ｅ)，枝上の距離関数ロノ:Ｅ→Ｚ＋が与えられたとき，すべての点をちょうど１度ずつ
経由する巡回路(Hamilton閉路)で，枝上の総距離を最短とする巡回路を求める最小化問
題である。本実験で扱うＴＳＰは，２点／,/間の双方向の距離が等しい(ロノが＝QO`)対称巡
回セールスマン問題（symmetricTSP）である。なお，実行可能解の数は（〃－１)!/２に
上る。
ＧＡをＴＳＰに適用する場合（コード化）は，候補解（または個体とよぶ）がHamilton
閉路に対応し，Hamilton閉路に含まれる１点が遺伝子に対応する。すなわち，染色体の長
さは都市サイズに対応し，それをパス表現とよぶ。また，適応度はHamilton閉路の総距
離で計算する。
５．２完全サプツアー交換交叉を施したＧＡ
完全サブツアー交換交叉（CSE-X）を施したＧＡについて記述する。CSE-Xでは，二
つの親に共通する全く同じ方向性を有するサブツアー（逆方向のサブツアーも含む）を共
有サブツアーと考慮して子孫を生成する方法であり，サブツアー交換交叉やBradyの交叉
で対象とする共有サブツアーの選び方を－部簡略化している。そのようなサブツアーを扱
うことで，子孫の数が膨大になろうともその生成は容易になる。つまり，子孫生成に際し
ては，そのサブツアーの部分を逆順にすることが可能であり，その操作はＴＳＰの２－Ｏｐｔ
近傍4,6,16)を適用することに等しい（なお，一つの順列にサブツアーが複数ある場合は，２
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-Opt近傍をその都度施す)。よって，共有サブツアーの数分の組合せの子孫が生成される
としても，適応度の計算はその子孫すべてに対して容易，また高速に行うことができる。
そのような操作を施すことで，生成された膨大な数の子孫およびその親から，優れた個体
を必要な数だけ次世代に残すことで良質の解を算出できる。
なお，実験における突然変異およびその他の詳細については次節で記述する。
５．３動作実験と結果
本節では，ＴＳＰのベンチマーク問題集TSPLIBl7)から，問題サイズ51～1000都市の最
適解既知の問題を４間選び，CSE-Xを施したＧＡの動作について，単純な枠組みのＧＡ
の下でＣＳＥ－Ｘの収束性，二つの順列に存在したサブツアー数，その長さ等に対して検討，
考察する。
本実験の詳細事項として，個体数(候補解数)を32,交叉確率を１．０，突然変異確率は0.05
で，ＴＳＰに対して一般的に採用される一回の２－Ｏｐｔをランダムに使用する。なお，これ
らのパラメータは処理中一定である。初期解は一様にランダムで生成し，処理の打ち切り
世代は50000世代までとする。選択淘汰には，最も適応度の高い個体を次世代に残すエリー
ト保存戦略''2)を採用する。また，交叉のペアー決定に際しては，候補解からランダムにペ
アーを選ぶ方法を採用する。このような単純な枠組みにすることでCSE-Xの動作傾向を
見えやすくした。なお，本実験はＳｕｎ４／５上にＣ言語を使用した．
表３に，eil51問題，kroAlOO問題，att532問題，dsjlOOO問題に対して(問題名にある数
値は都市数を示す)，ＴＳＰ専用アルゴリズムとして有名な，貧欲法の一種であるNearest
Neighbor（ＮＮ）法6''6)，および２－Opt近傍を施した局所探索法（LocalSearch,ＬＳ）で
得られた結果と，CSE-Xを有したＧＡを適用した場合の50000世代目で算出された最適解
から離れた解の質（Ｍin.，Ｍａｘ.，Avg.)，および平均計算時間(ＣＴ)を示す。なお，解の
質は得らｎ鵲雨瀦薗解×'00(%)で算出した。
表３に示した結果について考察する。ＮＮで算出される解の質は，最適解から約25(％）
程度であることが報告されており6),我々の実験からもほぼ同程度の解が算出された。また
２－Opt近傍を施したＬＳでは，ＮＮよりも良質の解が算出可能である。CSE-Xの結果か
ら，膨大な計算時間を必要としているが，ＬＳより良質の解が算出された。局所探索法を組
み込んだＧＡを考慮する場合は，更に高精度な解を期待できる。従って，ここで算出され
た解は局所探索法を含まずCSE-Xの探索によるＧＡのみの場合における結果であり，局
所探索法との組み合わせを必要とすることが推察できる。しかしながら，簡単なＧＡの枠
組みであるにも関わらず，比較的良質の解を得られる交叉法で･あることを示した。なお，
本実験で設定したパラメータ等は経験的に選んだものて､あり，パラメータ値の最適化およ
び選択淘汰の高性能化により，更に良質の解が期待できるものと考えられる。
次に，図４の(a)eil51問題，（b)kroA100問題ＫＣ)att532問題，（d)dsjlOOO問題には，それぞ
れの問題例に対してＣＳＥ－Ｘを有したＧＡによって算出された，試行回数５回の平均の共
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表３TSPLIBに対するNearestNeighbor，局所探索法およびCSE-Xの算出結果（試行回数：各５回）
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図４TSPLIBによる完全サブツアー交換交叉の共有サブツアー数，その長さと収束傾向の例
有サブツアー数およびその長さと収束傾向を,各25世代ごとに算出された数値に対して10000
世代まで示す。図４の(a)以外では，共有サブツアー数は比較的短い世代数で急激にその数
を増加し，更には減少し，ある世代からは横ばいになる傾向を示した。この傾向から考え
られることは，初期の世代においては，比較的短い長さを持つ良質のサブツアーや質の悪
いサブツアーが含まれることにより，その数を増加させることが予測される。また，探索
が進むに従い良質のサブツアーをbuildingblocksとして蓄積することで,共有サブツアー
の長さを伸ばすとともにその数を減少させるものと考えられ，ある世代からはほとんど大
きな増減はなくなり，横ばい状態になる。共有サブツアーの長さについては，初期世代か
ら徐々に長くなり，共有サブツアー数とほぼ同世代からその増減はなくなることが確認で
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きる｡また，収束傾向を示す適応度の曲線においては，比較的長い世代をかけて横ばい状
態に達し，その横ばいになる世代あたりから共有サブツアー数および長さはその増減が少
なくなる傾向を示した。なお，局所探索法を併用した場合においては，その曲線が更に急
勾配になるものと考えられ，そこで算出される共有サブツアー数，その長さにおいても，
本実験で得られた傾向とは異なるものと推測できる。局所探索法を併用した場合の傾向に
ついては，文献'9)参照。
５．４解の多様性について
候補解の多様性の点では，図４の結果からある程度の推測が可能である。もし，多様性
を失う場合には，その結果が共有サブツアー，その長さに顕著に現れると考えられる。つ
まり，多様性が失われることは，個体の集団に類似した解が多数含まれることを意味して
いるので，共有サブツアーの数が極めて減少し(零付近まで減少すると考えられる)，その
共有サブツアーの長さは長くなるものと考えられる。しかしながら，図４でその減少が観
測されたのは，収束が大幅に進んでいる時期であり，これは多様性を喪失しているのでは
なく，その時期と同時期に共有サブツアー長が伸びていることからも悪質のサブツアーの
排除によるものと考えられる。ある程度収束した後には，共有サブツアー数や，長さに大
きな増減が見られないことから，候補解に対して多様化を保ちながら探索が進められる交
叉法であることが確認できる。
６．むすび
本論文は，サブツアー交換交叉で対象とした部分集合のサブツアーとは一部異なり，サ
ブツアーの方向性を重視した部分集合を扱う，完全サブツアー交換交叉（CSE-X）につい
て記述した。そこではγ二つの順列に含まれるすべての共有サブツアーをＯ(")時間で列
挙するアルゴリズムを示した。更に要素数が50万までの数値実験によって，一様分布で発
生したランダムな順列に存在する共有サブツアーの個数，その長さならびに提案した列挙
アルゴリズムの高速性を確認した。そこでは，二つの順列に対して13～14(％)前後の割合
で共有サブツアーが存在しないことなどを示した。
更に，ＴＳＰのベンチマーク問題集TSPLIBの問題例に対する完全サブツアー交換交叉
の動作実験では，完全サブツアー交換交叉で算出される各世代の共有サブツアー数，その
長さについてその傾向を示すとともに，単純なＧＡの枠組みの下で，比較的良質の解を得
られることを示した。また，多様』性維持の点でも優れた交叉法であることを確認した。な
お，文献２０)では，Whitleyによって提案されたEcZgu此ＣＯ池6/"αｔｊｏ〃Cmssozﾉeγ(ＥＲ－Ｘ)24）
の改良版ImprovedER-X(IER-X)25)より,CSE-Xは優れた性能を示している(Starkweath
erら25)は，六つの有名な交叉法の性能を分析し，ＩＥＲ－Ｘが最も優れていたことを報告し
ている)。更にCSE-Xは，２－Opt近傍を有した局所探索法をハイブリッドしたＧＡの枠
組みの下で，ＴＳＰで現在有望視されているMuhlenbeinらの交叉（Miih-X）’1)より，優
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れた性能を示している'９)。形質の遺伝を重視した交叉を施したＧＡは，局所最適解から
の脱出能力が，SimulatedAnnealing法より優れていると報告された文献がある'4,15)。今
後，多方面からの交叉法の性能に関する研究'9)が重要であると考えられる。また最近の研
究から，Freislebenら28)は，Ｄだ〃ＣＣＰγUSCγzﾉﾉ昭Ｃ”ssozﾉcγ（ＤＰ－Ｘ）とよばれる新しい
交叉法を提案した。これは，CSE-Xと同様な共有サブツアーを用いており，その共有サブ
ツアーなどを貧欲的手法によってつなぎ合わせ,実行可能な子孫を生成する交叉法である。
このＤＰ－Ｘを交叉法として施したＧＡは,ＴＳＰに対して最も強力とされるＬｉｎとKernighan
の手法（ＬＫ法）５)をハイブリッドしている。このハイブリッドＧＡは，今までに提案さ
れた数々のＧＡのアプローチ（ハイブリッドＧＡ等も含む）を凌ぐ性能が文献28)で報告
されている。よって，我々の今後の課題として，CSE-Xを有したＧＡにＬＫ法をハイブ
リッドする予定である。また，どの程度の性能が示されるか興味深い。
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ThesubtourexchangecrossoveroperatorwasoriginallyproposedbyYaｍａｍｕｒａｅｔ
ａｌ、inthegeneticalgorithmforsolvingthetravelingsalesmanproblem（TSP)．In
advance,thecrossoverrequiredtoenumerateallcommonsubtours，ｗｈｉｃｈｃｏｎｓｉｓｔｏｆ
ｔｈｅｓａｍｅｓｅｔｉｎａｐａｉｒｏｆｓｕｂｔｏｕｒｓｏｎｔｈｅｇｉｖｅｎｔｗｏｔｏｕｒｓｏｆ〃citiesThealgorithmof
YamamuraetａＬｃｏｎｓｕｍｅｄａｎＯ("5)timeinthisenumerationofallcommonsubtours
lnthispaper，weproposeanewcrossoveroperator，ＣＯ腕P/ｃ蛇ｓ"6ｍ"γ〃c〃'zgu
cmssozﾉcγ(CSE-X),whichconsumesonlyO(")timefortheenumerationbysimplifying
toselectthecommonsubtoursofthesubtourexchangecrossover，Inourexperiment，
weshowtheexperimentalnumberandlength,ｏｆｃｏｍｍｏｎｓｕｂｔｏｕｒｓｆｏｒｔｗｏｒａｎｄｏｍｌｙ
generatedtours,andthepracticalbehaviorsoftheCSＥ－ＸｕｓｉｎｇｔｈｅＴＳＰＬＩＢ,asetof
benchmarkinstancesfortheＴＳＰ．
